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RESUMO 
Os híbridos entre javalis e suínos é bastante comum. Assim, tem-se detectado 
polimorfismo em javalis, variando o número de cromossomos de 36 a 38. No 
experimento foram utilizados os animais agrupados em 5 grupos genéticos: grupo I - 
59 suínos domésticos com 2n = 38; grupo II - 46 javalis puros de origem (PO) com 
2n = 36; grupo III - 6 híbridos, com 2n=36; grupo IV - 30 híbridos com  2n=37 e 
grupo V -  10 híbridos com 2n=38. O DNA genômico foi extraído e, posteriormente, 
amplificou-se, pela técnica de PCR, os fragmentos desses microssatélites - IGF1, 
ACTG2, TNFB -, os quais foram desenvolvidos para a subespécie Sus scrofa 
domestica. O objetivo do presente trabalho foi avaliar a heterozigosidade esperada 
(He) e observada (Ho) e o coeficiente de endogamia (FIS) dentro de cada população 
e testar as relações existentes entre os cinco grupos genéticos para estabelecer a 
distância genética entre eles. Os valores médios de heterozigosidades variaram 
0,537-0,7871 e apresentam-se inferiores aos valores médios de heterozigosidades 
esperadas (0,6749-0,8279).Os valores de FIS para os Grupos II e III foram 
negativos, -0,005 e -0,037 respectivamente nestas populações. Nos demais grupos 
os valores de FIS foram positivos.  
 




The occurrence of crossbred animals between wild boar and swines, both in nature 
and in captivity, is quite common. Thus, polymorphism has been detected among 
wild boar, varying the number of chromosomes from 36 to 38. Animals were grouped 
into 5 genetic groups: grupo IV - 30 híbridos com  2n=37 e grupo V -  10 híbridos 
com 2n=38. group I, 59 domestic pigs with 2n = 38; group II, 46 purebred wild boars 
with 2n = 36 imported from France in 1997; group III, 6 crossbred animals (crossbred 
x backcrossing animals) with 2n = 36; group IV, 30 crossbred animals (wild boars x 
domestic pigs) with ploidy equal to 37 chromosomes and group V, composed of 10 
crossbred animals (wild boars x domestic pigs) with 2n = 38. The genomic DNA was 
extracted and the fragments of these microsatellites - IGF1, ACTG2, TNFB - were 
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amplified through the PCR technique, which were developed for the Sus scrofa 
domestica species. The objective of this paper was evaluate the expected (He) and 
observed (Ho) heterozigosity and the endogamy coeficient (FIS) within each 
population and test relationship among the five genetic groups to stablish the genetic 
distance among them. The mean heterozigosity values variate between 0,537 and 
0,7871 and presented lower mean values than expected heterozigosity (0,6749-
0,8279). The FIS values for groups II and III were negative (-0,005 and -0,037 
respectively) within this populations. For the other populations the FIS values were 
positive. 
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INTRODUÇÃO 
A necessidade de aumentar a produtividade nas javalinoculturas induziu à adoção 
de cruzamentos do Javali com o suíno doméstico. Esses cruzamentos originam 
animais com novo genótipo, constituído pela fusão dos genótipos do doméstico com 
o selvagem, resultando em animais cruzados e não melhorados. O cariótipo padrão 
para o javali europeu (Sus scrofa scrofa) é 2n= 36 cromossomos (Darré et al., 1992) 
e os animais híbridos podem ter 2n= 37 e 38 cromossomos, resultantes do 
cruzamento do javali com o suíno doméstico e seus acasalamentos.  
 
Atualmente, a distinção entre animal puro e híbrido é feita não só pela observação 
do fenótipo, mas também por meio da análise do número de cromossomos nas 
células diplóides. Outros métodos como marcadores moleculares podem colaborar 
com essa distinção. O presente trabalho objetivou utilizar marcadores 
microssatélites (STRs) desenvolvidos para suínos domésticos para caracterização 
genética de javalis puros (Sus scrofa scrofa) e seus híbridos  
 
MATERIAL E MÉTODOS 
Cerca de 151 animais (javalis, híbridos e suínos) de 5 grupos genéticos bem 
definidos foi utilizado. Sendo classificados no grupo I, 59 suínos domésticos que 
possuíam 2n=38; no grupo II, 46 javalis puros de origem (PO) com 2n=36; no grupo 
III, 6 híbridos com 2n=36, provenientes de acasalamentos entre híbridos e 
retrocruzamentos; no grupo IV, 30 híbridos com suíno doméstico com 2n=37 
cromossomos; e no grupo V, por 10 híbridos com o suíno doméstico, com 2n=38, 
conhecidos popularmente como Javaporcos, devido à similaridade cariotípica e 
fenotípica com o suíno doméstico. 
 
O DNA genômico foi extraído do sangue conforme metodologia descrita por 
Zadworny & Kuhnlein (1990). Para realização deste trabalho foram analisados 3 
locos de microssatélites (ACTG2; IGF1; TNFB), utilizando-se a técnica da reação 
em cadeia da polimerase (PCR). Os parâmetros populacionais tais como: 
heterozigosidade esperada (He) e heterozigosidade observada (Ho) foram 
calculados por meio do programa MS_TOOLS (PARK, 2001). O coeficiente de 
endogamia (FIS) dentro de cada população foi calculado pelo programa FSTAT 
(GOUDET, 2002).  A existência do Equilíbrio de Hardy-Weinberg dentro das 
populações foi através dos testes globais para déficit e excesso de heterozigotos 
com o programa Genepop (RAYMOND & ROUSSET, 1995). Os Valores de p exatos 
foram obtidos pelo método de cadeia de Markov mediante análise com os seguintes 




Para testar as relações existentes entre os cincos grupos genéticos analisados foi 
estimado o índice de fixação FST proposto por Weir & Cockerham (1984), calculados 
pelo programa Genepop. As freqüências alélicas apresentadas nas populações 
também foram comparadas por meio de distâncias genéticas, estabelecidas pelo 
programa DISPAN (OTA, 1993). Testou-se o padrão de distância genética DA (Nei 
et al., 1983) para a construção de dendogramas pelo método algarítimo de Neighbor 
joining (Saitou & Nei, 1987). Análise de bootstrap com 1000 replicações foi utilizada 
para avaliar a consistência interna dos grupamentos sugeridos, bem como a 
magnitude dos efeitos de erros amostrais. 
 
RESULTADOS E DISCUSSÃO 
Os valores médios de heterozigosidades observadas nas populações variaram 
0,537-0,7871 e apresentam-se inferiores aos valores médios de heterozigosidades 
esperadas (0,6749-0,8279). No grupo genético híbrido 2n=38 (Grupo V), o número 
efetivo de alelos (3,0761) e a heterogozigosidade esperada (0,6749) 
corresponderam aos mais baixos valores entre todos os grupos analisados. Já os 
grupos IV e o I, apresentaram os maiores valores para estas estimativas de número 
efetivo de alelos (5,8 e 5,6, respectivamente). De uma forma geral, os cinco grupos 
genéticos apresentaram heterozigosidade observadas inferiores aos valores de 
heterozigosidade esperadas e estas estimativas, assim como a diversidade alélica, 
se mostraram variáveis entre estas populações. 
 
Os valores de FIS (coeficiente de endogamia) para os Grupos II e III foram negativos, 
-0,005 e -0,037 respectivamente nestas populações, esta diversidade gênica pode 
estar associada ao fato dessas populações não terem passado por uma ação de 
seleção artificial intensa. Nos demais grupos (I, IV, V) os valores de FIS foram 
positivos.  
 
O Grupo I e o Grupo IV não apresentaram equilíbrio de Hardy-Weinberg para Déficit 
de heterozigotos, pois, os suínos pertenciam a duas pequenas propriedades e a 
endogamia poderia estar ocorrendo. No presente estudo, o número de alelos 
médios do Grupo II apresentou redução com relação ao Grupo I, sugerindo a 
endogamia ou à presença de alelos nulos.  
 
De acordo com a análise de diferenciação genética existente entre os possíveis 
pares de grupos genéticos, os valores de FST evidenciaram uma maior diferenciação 
entre os grupos genéticos javali (Grupo II) e híbrido 2n=38 (Grupo V) de 0,2007, 
sendo a menor vista entre o híbrido 2n=36 (Grupo III) e 2n=37 (Grupo IV) de 0,0222. 
 
Observa-se que a maior distância genética foi encontrada entre os grupos genéticos 
javali (Grupo II) e híbrido (Grupo V) de 0,6420, enquanto o suíno (Grupo I) se 
apresentou mais relacionado com o grupo híbrido (Grupo IV) de 0,233. Quando se 
considerou todos os animais cruzados como um grupo único a maior distância foi 
observada para os grupos javali (Grupo II) e suíno (Grupo I) de 0,4084 seguido de 
híbrido e javali de 0,4059, sendo que os grupos híbridos (Grupos III, IV e V) e suíno 
se apresentaram mais relacionados, como se verifica no dendograma da Figura 1. O 
dendograma obtido (Figura 1) indica a separação em três grupos distintos. O 
primeiro grupamento formado por grupo V (2n=38) e grupo IV (2n=37) obteve 74% 
de confiabilidade na distância genética entre eles. O segundo grupamento, formado 
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pelo grupo I (2n=38) apresentou 82% de confiabilidade na distância entre este e os 
grupos V e IV. O terceiro foi representado pelo grupo II e grupo III e mostrou-se 
mais diferenciado e distante em relação aos outros analisados. Estes grupos II e III 




Figura 1. Dendograma UPGMA baseado na distância DA com os respectivos 
valores de brootstrapping em cada grupamento. 
 
Os javalis puros se diferenciam geneticamente dos suínos e dos híbridos, havendo 
diferenças quanto ao tamanho e freqüência de alelos nos três locos de 
microssatélites. As estimativas de variabilidade apontaram de um modo geral, perda 
de heterozigosidade. O cálculo da distância genética permitiu agrupar em um 
mesmo grupo os javalis puros e híbridos de mesma ploidia (2n=36) o que confirma a 
não distinção fenotípica entre os dois animais. 
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